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Comparing  the  Geographic  Patterns  of  Surname  and  Dialect  Variation  in  the 




ABSTRACT   Since  the  early  studies  by  Sokal  (1988)  and Cavalli‐Sforza  et  al.  (1989), 
there has been an  increasing  interest  in depicting  the history of human migrations by 
comparing genetic and linguistic differences that mirror aspects of human history. Most 
of  the  literature concerns continental or macroregional patterns of variation, while re‐












there  is  in  fact no  statistically  significant association between  the  two. We  show  that 























corresponding  linguistic data  in  the Netherlands  (Fig. 4.1). Family names can be  re‐
garded as genetic markers since they are transmitted along the male line together with 
76    CHAPTER 4 



















Male‐transmitted  family  names  simulate  neutral  alleles  of  a  gene  transmitted  only 
through  the Y‐chromosome  (King  et al. 2005; Yasuda and Morton 1967; Yasuda and 
Furusho 1971; Yasuda et al. 1974; Zei et al. 1983) and therefore satisfy the expectations 
of the neutral theory of molecular evolution (Cavalli‐Sforza and Bodmer 1971; Crow 
1980), which  is  entirely described by  random genetic drift, mutation and migration 
(Kimura 1983). This property of surnames, together with their ready availability, has 
made  them useful  for  the study of population structure since 1965, when Crow and 
Mange published the quantitative relation existing between isonymy1 and inbreeding. 





number  of  marriages  where  partners  have  the  same  surname  (isonymic  marriages). 
Isonymy  can be estimated by  computing  the probabilities of  isonymic marriages  for all 
surnames. The probability depends on  the  relative  frequency and  the number of all  the 
different surnames. This latter measure is called ‘random isonymy’ and assumes that the 











cism;  and  4)  limited  temporal  depth  in  generations.  Non‐paternity  and  surname 











the  same  surname.  At  the  time  of  surname  introduction,  the  same  surname  (e.g. 
Woods, Grant, White,  etc.) often  came  into use  in different unrelated  families,  even 
those established  in different geographic locations. In classical surname analyses,  i.e. 
studies  based  on  surname  distances  (Chen  and  Cavalli‐Sforza  1983;  Lasker  1985), 
polyphyletic surnames decrease the value of pairwise distance measures between lo‐
cations based on the numbers of families with the same surname. To avoid arbitrary 
exclusions  of  some  family names, published  studies were performed  on  the whole 
corpus  of  data  by  regarding  polyphyletic  surnames  as monophyletic. We  have  re‐
cently shown (Manni et al. 2005) that it is possible to decrease this source of error via a 
neural  network  analysis  (Kohonen  1995)  of  the  geographic  distribution  of  the  sur‐
names. In this way, the identification of some clearly polyphyletic surnames becomes 









Europe  and  only within  the  last  two  in  the Dutch  case. The distribution  of  family 
names deserves to be studied more extensively in comparison with linguistic variabil‐
ity  since  dialects  evolve  at  rates  detectable  over  similarly  large  time  frames.  This 
large‐scale synchrony in the diffusion of surname and dialect variants justifies further 
the  comparison  that we  are undertaking. Possible  results might  be:  1)  similar  geo‐
graphic  patterns  in  surnames  and  dialects,  thus  suggesting  that  social  and  demo‐
graphic  processes were  similar  or  2)  genetic  variability  that  differs  from  linguistic 
variability, which would show that the social contacts mirrored by dialects do not cor‐
respond to the demographic history of the populations speaking them. 
But,  before  addressing  such  comparisons,  it  is necessary  to discuss  an  older 
criticism, related to the dual nature of patronymic markers. If surnames were words, 
they  should mirror  linguistic  diversity. We  note  that  it  is  often  possible  to  guess 
someone’s geographic origin by  the  sound and  spelling of her or his  surname. This 
motivates  us  to  ask whether  and  to what  extent  are  surnames words.  If  their  variability 
















Dyen, personal  communication) all  languages  link mutually  intelligible  speakers or 
speech‐types, where different varieties gradually shade one  into another, and where 
the extremes of  the  linked network are  the most different areas. The  role played by 
geographic  distance  in  the  continuous  increase  of  linguistic  divergence  is  also  the 
point of Chambers and Trudgill’s  ‘traveller’s distance’ (1998, p. 5). The  idea  is that a 




















In  this  article, we  compute  a general  regression model between Levenshtein 
dialect distances (see Heeringa 2004, pp. 121–144) and geographic distances between 
dialect  locations,  and  thus  between  pronunciation  distances  and  the  distances  be‐














very  frequent  surnames  (those  recorded  in more  than  100  locations)  and  very  rare 
surnames (those recorded in fewer than ten locations). The 226 locations are those as 
listed by Barrai et al.  (2002),  following Manni  (2001). The exclusion of very  frequent 






























tant  ones.  Interestingly,  the  similarity  between  genetic  and  linguistic  data  can  be 







tion)  into  another  (Nerbonne  et  al.  1999).  The measurement  is  consistent  for  large 
samples of words Cronbach’s α > 0.96 for 100‐word samples from this set (see Heer‐
inga 2004, pp. 170–177), and we used 125 words  in  the current study. The measure‐
ments have been validated with  respect  to  scholarly  tradition  (Heeringa  et  al. 2002) 
and again with respect  to  lay dialect speakers’  judgment of dialectal distance (Heer‐
inga and Gooskens 2004). The  latter study showed  that  the measurement correlated 
highly with  lay  speakers’  judgments  (r  =  0.78).  In  addition,  the  technique has now 
been applied to Norwegian, American English, German, Sardinian, and Bulgarian and 
Bantu  languages of Gabon.  Interestingly,  the  same Levenshtein  algorithm has been 







Principal component analysis  (PCA) was applied  to  the data  to graphically  identify 
possible  patterns  of  similarity  between  the  226  surnames  samples  and  252  dialect 
samples.  The  PCA  method  involves  a  mathematical  procedure  that  transforms  a 























populations  are  unexpectedly  large with  respect  to Nei  and  Levenshtein  distance 
measures. To  avoid  ambiguity we  stress  that we  use  the  term  ‘boundary’  synony‐
mously with ‘barrier’. 
To test the confidence with which we may view the barriers in genetic or lin‐




riers  in order  to get an  idea of 3)  the patterns of variation associated with different 











set  of  polygons,  each  surrounding  exactly  one  site  and  together  covering  the  area 
studied. The Delaunay  triangulation  and Voronoi  tiling may  be derived  from  each 
other. Given a set of populations whose geographic locations are known, there is only 










ciated  with  large  residuals,  we  aim  to  identify  coherent  geographic  boundaries. 






at a previously computed boundary.  In  the unusual case where  two edges have  the 








oped a  test based on  the analysis of resampled bootstrap matrices. We repeated  the 



























This procedure  recalls  the use of bootstrap  in phylogenetic  trees  (Felsenstein 











cluster  (see Fig. 4.1  for a geographic map of Dutch provinces) and a  second  cluster 



















computed  highlight  some  differentiation  zones  in  the  north‐eastern  provinces  and 
along  the northern border of  the Limburg and Dutch Brabant provinces. Moreover, 
the Zeeland province appears as very fragmented, suggesting that surnames are very 
heterogeneous  in  this area, with  important differences  from one  location  to another. 
These conclusions are reinforced by the analysis of 100 bootstrap matrices computed 
by  a  resampling  procedure  of  original  surname data  (thick  black  lines  in  Fig.  4.3). 
Bootstrap analysis leads to a clearer picture since some minor barriers in the northern 
part of  the country and  in Zeeland disappear. We also note  the presence of a major 









(1973) analyzed  the  relation between  linguistics and geography as  ling = geo0.5,, and 
Heeringa and Nerbonne (2001) as ling = log (geo). In fact, it is difficult to distinguish 
the analyses based on  the  logarithms of geography  from  those postulating a power 
law with a  fractional  coefficient of  this  size, and  so we also apply  the double  loga‐
rithm  transformations  to  the  linguistic data. Using  this model, we computed  the ex‐
pected  surname distance,  according  to  geography,  between  two  sampled  localities. 
The residual distance between observed and expected values can be either positive or 









in  the  text. The  first axis explains 17.6% of  the  total variance, while  the  second axis ac‐
counts for 11.7% of it. The third and fourth axes (not shown) explain 5.8 and 4.3% of the 
total variance and highlight the diversity of Limburg and Zeeland provinces, respectively. 






Monmonier analysis of  the matrix of  residuals. Apart  from some very  local barriers 
(numbered  as  ‘2’;  ‘5’;  ‘6’;  ‘8’;  ‘9’;  ‘14’;  ‘16’),  previously  observed  patterns  are  con‐
firmed—with the exception of the IJsselmeer boundary, which disappears. Methodol‐
ogically,  it  is  interesting  to note  that  this  latter boundary was  traced across some of 
the  longest edges of  the Monmonier  triangulation. As a consequence,  the  IJsselmeer 
boundary mirrors  a  surname  differentiation  related  to  the  longer  geographic  dis‐
tances, if compared to the average length of the Delaunay triangulation edges, which 
naturally emerges when comparing  the samples on  the opposite sides of  inland sea. 
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After a  linear  regression between  the  logarithms of geographic and Nei’s distances, we 
computed  the  expected  surname distance  according  to  the  regression. Expected  values 
were subtracted from observed ones, thus leading to the residuals. The first 20 barriers are 























barrier  ‘20’),  a  large northeastern area Low Saxon  (barrier  ‘8’),  a  large more or  less 
southwestern Low Franconian area  (south of barrier  ‘8’), a  small  southwestern part 
province of Zeeland (barrier ‘9’), and a small area in the southeast (part of the prov‐
ince of Limburg encircled by boundaries  ‘5’;  ‘13’;  ‘17’). The distinction between Low 
Saxon and Low Franconian is expected. One of the best known features that demon‐
strates  this distinction  is  the pronunciation of  the  final ]  syllable. For  example, 
lopen ‘to walk’ is pronounced as [lo:pm ] in Low Saxon and as [lo:p] in Low Franco‐


















represented  by  three different  clusters  that describe  rural  Frisian,  archaic  Frisian  (Hin‐
deloopen, Schiermonnikoog, and Terschelling island), and Friso‐Franconian varieties (Fri‐
sian  cities, Midsland, Ameland  island,  and Het  Bildt).  Intermediate  in  between  Friso‐
Franconian and Low Saxon we find a small Friso‐Saxon group (Westerkwartier and Stel‐
lingwerf). Gray dots represent varieties spoken  in central Gelderland, while empty dots 











numbered  from  ‘1’  to  ‘20’. A  thin  gray  network  visualizes  the Delaunay  triangulation. 
Boundaries identify areas corresponding to Friesland (local barriers corresponding to dif‐








Figure 4.6   (A): Principal  components plot of  the variability of  residual dialect dis‐










Figure 4.7  Barriers  (solid black  lines) obtained with  the Monmonier algorithm on a 
matrix of  residual dialect distances  to be  compared with  the  identical  analysis on  the 
original matrix in Fig. 4.5. The provinces of Friesland and Groningen appear as  linguisti‐





Therefore, geographic proximity or distance virtually plays no  role  in  residual dis‐
tances. In this sense the proximity of samples in the PCA plot of Fig. 4.6 indicates that 
the same historical and social factors may be responsible for such similarity and vice 
versa. We find  that  the remaining structure  in  the multidimensional PCA plot, com‐
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priori  be  expected  to  shed  light  on  the  mechanisms  of  linguistic  differentiation 
through space. 
The shape of Monmonier barriers, based on the matrix of residual Levenshtein dis‐
tances  (Fig. 4.7),  confirms  the barriers previously  found  in Zeeland  (boundary  ‘9’  in 
Fig. 4.5 and boundaries ‘11’; ‘15’; ‘17’ in Fig. 4.7) as well as the Saxon dialect area that 
is still surrounded by several barriers (‘1’;  ‘3’;  ‘10’;  ‘14’).4 The surface of the northern 
part  of  the  Saxon  area  seems  less  contoured when  compared  to  Fig.  4.5,  since  its 




of  the dialect  islands of  the urban Frisian mixed varieties  (Friso‐Franconian)  in  the 
Frisian dialect  continuum. A completely new  feature of Fig. 4.7  is  the boundary  that 
begins on the  left (west), follows the border between North and South Holland, and 
then veers south  to pass vertically  through  the provinces of Utrecht and North Bra‐
bant (‘16’). Even if this border has not been discussed extensively in previous studies, 












influenced by extra  chromosomal  factors,  i.e.  the pressure of  the  linguistic environ‐
ment. If this were true, such pressure would be detectable—whatever the context. Fol‐
lowing the geographical approach used here, and thus focusing on the barriers where 















other. Because  both pronunciation  and  surnames  correlate  strongly with  geography, 
they seem to be correlated with each other much, as shoe size and reading ability corre‐
late in children because both correlate strongly with age. But there is no correlation be‐
tween matrices of  residual Nei and Levenshtein distances,  i.e.  there  is no  correlation 
between  surname  and  linguistic differences  once  their  common dependence  on geo‐
graphic distance has been included in a statistical model. 
If we describe  the  situation  from  the point  of  view  of  a multiple  regression 
model  in which we  test geography and surname differences as  independent predic‐
tors of linguistic distance, then the two predictors are collinear, leading a hasty analy‐
sis  to attribute  influence  to both predictors, where a careful analysis  in  fact displays 
none. The correlation between  linguistic and  surname markers  is entirely explained 
by their common collinearity with geography. 
In  fact, we may strengthen our own conclusion  that  in  the Netherlands  there 
has been no demonstration of a relation between linguistics and surnames by noting 




they used  a  linear  regression model  rather  than  the power  law doubly  logarithmic 
model used here. The linear model clearly explains a great deal more linguistic vari‐
ance  than  the  power  law model. Heeringa  and Nerbonne  (2001)  use  a  logarithmic 
model,  and  although  their data  set yielded  an unusually high  correlation, we have 
found  in general  that  logarithmic models  function best.  It  appears  that  the optimal 














Concerning  the Netherlands,  the  only  close match  between  the  variation  of 
surnames and dialects  is found  in the province of Zeeland, which  is also geographi‐
cally  separate  from  surrounding  areas  (Fig.  4.3,  4.5,  and  4.7). This  special  status  of 
Zeeland may be due  to  its geography,  since  it consisted until  recently of  several  is‐
lands, which, starting in the XIV century (Atlas van Nederland 1996), increased in size 
and—thanks  to  land  reclamation  efforts—eventually  turned  into  peninsulas  at  the 































tion  to  culture  and  its  transmission.  Intuitively,  the  observed  incoherence  between 









conclusions  (Wilder  et  al.  2004) have been provided  since, we note  that  this debate 
mainly concerns the deep time frame of prehistory and not the time frame of the sur‐
name data. Family names only portray  the variability of populations  as  if  ‘Adams’ 
and ‘Eves’ lived at the time of surname introduction (about two centuries ago in the 
Netherlands).  If  surnames  can be a proxy  to genetics,  they are effective only  in  the 
depiction of recent demographic phenomena. 




A very  recent  study  (Gagnon  et  al.  2006) based on  the  ‘core‐fringe model’ by 
Heyer  (1993) suggests  that sons  inherit  their propensity  to migrate  from  their  fathers, 
while  such  transmission  is  largely  absent  among women.  The  intergenerational  de‐
pendency in the probability of migration implies that the pool of migrants is not a rep‐
















eration, while daughters of  immigrants  can become part of  the new  community by 
marriage and, therefore, have higher chances to enrich the local pool of genetic diver‐
sity.  If such migrational behavior partially counteracts  the effects of patrilocality,  fe‐
males still migrate more than males. To answer the thorny question of our reviewer: if 




dialect variability  if  female  lineages were  taken  into account. Moreover,  concerning 










ize computationally  the geographic affinity of  the province of Groningen  to  the Fri‐










allows  a geographical visualization of  the variability  in  a distance matrix,  showing 
where differentiation is located. Unless there is a perfect correlation between the vari‐
able under study and geographic distances, meaning that there are no major barriers, 
the Monmonier method  adds  geographical detail  to  the multidimensional  analyses 
such as multidimensional scaling or PCA, which are still the primary analytical tools 
for appraising  linguistic variability. See also Goebl  (2006)  for an examination of  the 
variability of the influence of geography on dialect. 
At  first glance, barriers computed with  the Monmonier’s algorithm might re‐
mind  linguists of bundles of  isoglosses. While  the Monmonier’s approach may only 
be applied  to dialectometrical data, since  it requires numerical data,  it  is  true  that  it 
mirrors the same goal of a synthetic representation of variability that isogloss bundles 
were likewise designed to operationalize. 









genetically more  different  than  two  individuals  living  in  different  continents.8  The 
aforementioned reasons explain why, at small geographic scales, the leading hypothe‐
sis of human population geneticists was to expect  low or non‐existent genetic differ‐
entiation. Since  similarity homogeneity  is  expected, all  the practical and  conceptual 
work of the discipline has been focused on the detection of differences. 
Linguists, on the other hand, have often focused on the geographic distribution 
of  linguistic variety and  its composition—regardless of  its ultimate explanation.  It  is 
not unfair to say that the geographic conditioning of language variety has been stud‐











investigation will  be  focused  on  interdisciplinary  understanding,  exhaustively  dis‐
cussed by Goebl (1996), of the interrelations existing between surnames and dialects. 
Since we are also investigating the varying degrees to which variation in different lin‐
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